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1. Перечень планируемых результатов обучения по дисциплине, соотнесенных с 

планируемыми результатами освоения образовательной программы 

 

Результаты освоения 

образовательной 

программы (компетенции) 

Индикаторы Результаты обучения по 

дисциплине 

 

ПК-3. Способен проводить 

научно-исследовательские 

разработки при 

исследовании 

самостоятельных тем 

ПК-3.1. Применяет 

теоретические и 

эмпирические модели при 

планировании и реализации 

научных исследований 

Знать: 

Основные механизмы 

дифференциальной 

экспрессии генов; 

Основные классы белков, 

участвующих в 

нуклеосомной и 

наднуклеосомной 

организации хроматина; 

Основные 

посттрансляционные 

модификации гистонов и их 

роль в организации 

хроматина и регуляции 

экспрессии генов; 

Основные типы хроматина, 

особенности их 

организации и генезиса; 

Разнообразие 

разновидностей малых 

регуляторных РНК, 

принципы их 

классификации, 

особенности процессинга. 

Механизмы регуляции 

экспрессии генов с 

участием коротких РНК. 

Основные 

экспериментальные 

подходы, применяемые в 

эпигенетике 

Уметь: 

анализировать 

современную научную 

литературу по теме курса. 

Владеть современной 

молекулярно-

биологической 

терминологией, имеющей 

отношение к регуляции 

экспрессии генов, 

организации хроматина и 

малым регуляторным РНК. 

 

 

 



2. Место дисциплины в структуре образовательной программы 

 
Дисциплина «Эпигенетические механизмы регуляции экспрессии генов» относится к 

вариативной части профессионального цикла ООП по направлению подготовки 020400_68 

«Биология» (квалификация магистр). 

Дисциплина «Эпигенетические механизмы регуляции экспрессии генов» опирается на 

следующие дисциплины данной ООП: 

• Молекулярная биология; 

• Клеточная биология; 

• Генетика; 

• Эволюционное учение; 

• Эмбриология 

Результаты освоения дисциплины «Эпигенетические механизмы регуляции экспрессии генов» 

используются при написании атестационной дипломной работы». 
 

3. Трудоемкость дисциплины в зачетных единицах с указанием количества 

академических часов, выделенных на контактную работу обучающегося с 

преподавателем (по видам учебных занятий) и на самостоятельную работу 

обучающегося 
Общая трудоемкость дисциплины составляет 3 зачетные единицы, всего 108  академических 

часов. 

Форма промежуточной аттестации: 3 семестр –экзамен 
 

№ Вид деятельности 
Семестр 

3  

1 Лекции, ч 36  

2 Практические занятия, ч -  

3 Лабораторные занятия, ч -  

4 Занятия в контактной форме, ч, из них 40  

5 из них аудиторных занятий, ч 36  

6 в электронной форме, ч -  

7 консультаций, час. 2  

8 промежуточная аттестация, ч 2  

9 Самостоятельная работа, час.  68  

10 Всего, ч 108  

Содержание дисциплины, структурированное по темам (разделам) с указанием 

отведенного на них количества академических часов и видов учебных занятий 

 

3 семестр 

Лекции (36 ч) 

Наименование темы и их содержание Объем, 

Час 

Общие представления об эпигенетике 
Общие представления об эпигенетике. 

Что такое эпигенетика? Общие представления. «История» открытия 

эпигенетических механизмов,  современные направления науки, называемой 

«эпигенетика». Общий обзор механизмов, обеспечивающих дифференциальную 

экспрессию генов. Консервативность эпигенетических механизмов у эукариот.  
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Структура нуклеосомы и основные эпигенетические модификации гистонов 
Структура коровых гистонов. Взаимодействие ДНК – нуклеосома. Зависимость от 4 



нуклеотидной последовательности.  Особенности распределения нуклеосом в геномах. 

Методы изучения локализации нуклеосом в ДНК invivo. 

Варианты гистонов. Варианты гистона Н3: H3.3  - маркер для транскрипционо-

активных районов, CenpA – центромерный вариант гистона H3. Варианты гистона Н2А: 

H2AX  (γH2AX), H2AZ, MacroH2A 

Пост-трансляционные модификации гистонов. Ацетилирование лизина (K). 

AcH3K9, AcH4K16, AcH4K5, AcH4K12 - маркеры вновь синтезированных гистонов 

Метилирование лизина (K) и аргинина (R). 2MeH3K9, 3MeH3K9 -  маркеры HP1-

зависимого гетерохроматина. 3MeH3K27 -  маркер Polycomb-зависимого хроматина.  

3MeH3K4 -  маркер активной транскрипции. Фосфорилированиесерина (S) и треонина 

(T). phos-H3S10 роль в активации транскрипции и в митозе. H2AXS139ph (Gamma-

H2AX) в репарации двуцепочечных разрывов в ДНК. Другие модификации гистонов: 

убиквитинирование,    сумоилирование,   полиАДФ-рибозилирование. Роль пост-

трансляционных модификаций гистонов. Изменение электростатического 

взаимодействия между гистонами  и ДНК. Изменение сродства к различным белкам. 

Молекулярные метки. Модификации гистонов и теория “гистонового кода”. Домены 

белков, распознающие метилированные лизины, ацетилированные лизины, 

фосфорелированныесерины . 

Методы изучения распределения белков в хроматине. Иммунопреципитация 

хроматина. DamID. 
АТФ-зависимый ремоделингхроматина 

Сборка-разборка нуклеосом. Гистоновыешапероны. Разнообразие 

гистоновыхшаперонов по структуре и функци. ШапероныCAF1, Asf1, HIRA 

АТФ-зависимый ремоделингхроматина. Классификация АТФаз, входящих в состав 

комплексов ремоделинга. Структура комплексов ремоделинга. Разнообразие функций 

комплексов ремоделинга. 

Механизмы наследоваеия «гистонового кода» в процессе репликации. Проблема 

снижения концентрации эпигенетических маркеров в хроматине после репликации. 

Взаимодействие между молекулярными метками. Время репликации в S-фазе как 

механизм эпигенетического  наследования. Поздняя репликация в S-фазе – способ 

наследования «молчащего» состояния.  

Бимодальная система ацетилированиядимеров H3—H4 в репликационной вилке. 

«Дозревание хроматина» на разных этапах клеточного цикла. Наследование гистоновых 

вариантов.  

Круговорот гистонов и стабильность эпигенетических меток 

Динамика хроматиновых меток при транскрипции 

Модификации хроматина в ответ на двуцепочечные разрывы в ДНК (DSB) 
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Уровни организации хроматина  
Уровни организации хроматина. Первичная, вторичная и третичная структуры 

хроматиновой фибриллы. Различные модели вторичной структуры хроматиновой 

фибриллы. Роль межнуклеосомных взаимодействий в упаковке хроматиновой 

фибриллы. Роль гистоновых хвостов,  acidicpatch. Роль гистона Н1. Третичная 

структура хроматиновой фибриллы. Предполагаемая роль белков HP1 и других 

структурных хроматиновых белков.  

Энхансеры и инсуляторы. Энхансеры - основное средство регуляции транскрипции в 

клетках высших эукариот. Организация и механизмы работы энхансеров 

Организация и механизмы работы инсуляторов. Особенности инсуляторов у дрозофилы 

и у млекопитающих. Белок CTCF – консервативный инсуляторный белок, главный 

инсуляторный белок у позвоночных. Участие когезина в стабилизации 3D организации 

хроматина. Роль инсуляторов в 3D организации геномов. 

Метды картирования 3D взаимодействий в ДНК. Метод 3С (chromatin conformation 

capture). Метод  Hi-C. Топологические домены и границы между ними. Специфические 

для разных клеточных типов внутрихромосомные взаимодействия в бета-глобиновом 

локусе мыши, обусловленные CTCF. Гены глобинов – классические модельные 

объекты регуляции экспрессии эукариотических генов. Общее представление о более 

сложных регуляторных элементах в геномах. ActiveChromatinHub и  

LocusControlRegion  на примере регуляции глобиновых генов. 

Сложные регуляторные элементы, включающие энхансеры, инсуляторы и сайленсеры 

на примере регуляторной зоны BX-C комплекса дрозофилы. 
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Хроматин и регуляция активности генов 



Хроматин и регуляция активности генов. Разные уровни регуляции, на которых 

участвуют изменения структуры хроматина: регуляция отдельных генов, регуляция 

протяженных локусов хромосом, регуляция на уровне целой хромосомы. Хроматин 

при локус-специфической репрессии генов. Репрессия генов с помощью 

H3K9Me2/3 и HP1. Репрессия генов плюрипотентности при дифференцировке 

стволовых клеток. Временные локальные изменения хроматина в окрестностях 

промотора на примере генов, участвующих в репликации. Глубокая репрессия этих 

генов при выходе из клетки из клеточного цикла. 

Репрессия генов с помощью H3K27Me3 и Pc. Эпигенетическая репрессия-активация 

на примере регуляции генов раннего развития, обеспечиваемой белковыми 

комплексами Polycomb и Tritorax. 

СтруктуракомплексовPcG.     PRC1 (Polycomb Repressive complex 1). PRC2 (Polycomb 

Repressive complex 2). СтруктуракомплексовTrx.   TAC1 (Tritorax activating complex 1). 

BRM (Комплексремоделинга). МеханизмыдействиякомплексовPcGиTrxG. 

Polycomb/Tritorax response elements 

Роль lncRNA. Бивалентный хроматин H3K4Me3/H3K27Me3 – хроматин, характерынй 

для генов реннего развития, обнаруживаемый в эмбриональных стволовых клетках. 

Эволюционная консервативность  Polycombсайленсинга. 

Формирование протяженных доменов репрессированного или активного 

хроматина. Примеры протяженных хроматиновых доменов:  H3K9Me2/3 хроматин, 

деацетилированный хроматин у S. Cerevisiae, H3K27Me3 хроматин, инактивация Х-

хромосомы у млекопитающих, активация Х-хромосомы у самцов дрозофилы. Как 

происходит инактивация протяженных участков хромосом? Нкулеация, спрединг 

(распространение) и терминация.  

Белок-зависимые и РНК-зависимые механизмы инициации сборки гетерохроматина. 

Пример белок-зависимого механизма – инициация сборки деацетилированного 

хроматин у S. сerevisiae.Пример РНК-зависимого механизма инициации сборки 

гетерохроматина – формирование прицентромерногогетерохроматина у 

Schizosaccharomycespombe. 

Распространение вдоль по хромосоме НР1-зависимого хроматина. 

Распространение вдоль по хромосоме SIR-зависимого хроматина у  S. сerevisiae. 

Механизмы остановки распространения гетерохроматина 
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Эпигенетика  и эпигеномика. 
Идентификация сайтов связывания хроматиновых белков посредством ДНК-аденин-

метилтрансферазыDamIdentification (DamID) [vanSteenseletal., 2001 NatGenet]. Модель 

«пятицветного» хроматина у дрозофилы (по статье Filionetal., 2010) 

Проект ModENCODE и «многоцветные» модели хроматина дрозофилы. Проект 

ENCODE, модель «многоцветного» хроматина человека. Выделение разных типов 

хроматина, которые соответствуют следующим участкам генома:  элементам, 

обогащенным CTCF; предсказанным энхансерам; предсказанным областям, 

фланкирующим промоторы; предсказанным репрессорам и областям с низкой генной 

активностью; предсказанным промоторам, включая TSS; предсказанным областям 

транскрипции; предсказанным слабым энхансерам и другим цис-регуляторным 

элементам с открытым хроматином. Объединение данных проектов ENCODE и 

ModEncode. Сравнительный анализ разных типов хроматина у трех видов: дрозофила, 

нематода, человек. Геномный анализ пространственно-временной картины репликации 

(ReplicationTiming).  Репликационныйтайминг как эпигенетическая характеристика 

клетки. Особенности организации хромосом млекопитающих. R/G диски,  Изохоры. 

Репликационные домены. Компартменты открытого и закрытого хроматина.   Районы 

«открытого» и «закрытого» хроматина на примере локусов генов альфа-глобинов и 

бета-глобинов человека. Некоторые подходы к работе с данныим, полученными в 

рамках геномных проектов. Браузер UCSC  http://genome.ucsc.edu/ 
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Метилирование ДНК и его роль в регуляции экспрессии генов 
Распространение модифицированных оснований у разных организмов. Продукты 

ферментативного процессинга m5C. Высокая мутабильность ДНК, несущей 

метилированныецитозины. ДНК-метилтрансферазы (DNMT). DNMT поддерживающие, 

метилирующиеdenovo 

ДНК-метилтрансферазы высших позвоночных: Dnmt1: поддерживающая метилаза 

Dnmt3a/b: de novo метилазы. Эволюция 5C-DNMTs. Белки, распознающие 

метилированный и не метилированныйцитозины и белковые домены, ответственные за 

4 



это распознавание. 

Эффекты метилированияCpG на регуляцию экспресии генов. Взаимодействие 

метилирования ДНК с системами метилирования, ацетилирования и 

убиквитинирования гистонов. Деметилирование ДНК. Распределение метилирования 

ДНК в геноме млекопитающих и его динамика в жизненном цикле. Распределение 

метилирования ДНК в геноме человека. CpG островки. Разные типы промоторов и 

способы их регуляции. Волны глобальногометилирования и деметилирования ДНК. 

Геномный импринтинг. Нарушения метилирования при канцерогенезе. Функции 

метилирования ДНК. Некоторые патологии, связанные с нарушением метилирования 

Наследование ON или OFF состояния гена в течение нескольких поколений 

организмов у многоклеточных. Мыши Agoutiviableyellow – уникальная модель 

эпигенетического наследования метилирования ДНК следующему поколению. 

Метилирование ДНК: подходы к анализу. MethylAcceptanceAssay. Метил-

чувствительныерестриктазы. Иммунопреципитация хроматина, бисульфитная 

конверсия (модификация бисульфитом Na: превращение неметилированногоцитозина в 

урацил).                   

 
Некодирующие РНК. Представление о повсеместной транскрипции генома 

Длинные некодирующие РНК. Определение, общие представления, классификация, 

способы предсказания в геноме. Особенности экспрессии. Модульная архитектура 

длинныхнекодирующих РНК. Разнообразие функций lncRNA. Роль врегуляция 

транскрипции и состояния хроматина. Регуляция экспрессии генов incis и intrans. 

Общая и локус-специфическая регуляция. Активаторная функция lncRNAs. 

Некодирующие РНК как скелет для сборки белков ядерных структур. Кольцевые РНК. 

Некоторые особенности эволюции lncRNA: консервативность биологической функции 

при низкой консервативности первичной структуры.  Мобильные элементы как драйвер 

эволюции lncRNA 

 

2 

Короткие некодирующие РНК и регуляция экспрессии генов эукариот. Механизмы 

сайленсинга с участием малых РНК  - общий обзор. Индукторы сайленсинга с участием 

малых РНК. Основные (“канонические”) активности коротких регуляторных РНК, 

реализуемые invivo. Общая схема “классической” РНК-интерференции. I стадия – 

дайсинг (dicing). Белки DICER. II стадия – слайсинг (slicing). Белки семейства Argonaute 

(Ago). Комплекты RISC. Механизм посттранскрипционногосайленсинга с участием 

siRNA. Строение типичнойsiРНК. Вторичная РНК-интерференция. Схема образования 

вторичныхsiРНК 

МикроРНК. Открытие генов микроРНК у C.elegans. Гены miRNA. Структура pri-

микроРНК человека. Процессинг miРНК у животных. 

ИзоформымикроРНК.ВзаимодействиеmiРНК с мишенями. Ингибирование синтеза 

белка с участием miРНК. Кругооборот miРНК. Особенности эволюции miRNAs. 

Основные различия микроРНК-опосредованного сайленсинга между растениями и 

животными  

pi-RNApathway.  

РНК-интерференция и транскрипционный генетический сайленсинг 

 

4 

Гетерохроматин. 
Факультативныйгетерохроматин – «гетерохроматин как состояние»,  конститутивный 

гетерохроматин – «гетерохроматин как вещество». Конститутивный 

гетерохроматин. Определение через свойства:  компактное состояние,  поздняя 

репликация, обогащенность повторенными  последовательностями ДНК,  

обедненность генами,  низкая частота рекомбинации, окраска С-методом,  способность 

вызывать эффект положения. Состав ДНК конститутивногогетерохроматина: 

высокоповторенная ДНК – сателлиты, умеренноповторенная ДНК - МГЭ и другие 

повторы, уникальная ДНК – гетерохроматиновые гены. Функции 

конститутивногогетерохроматина: поддержание центромеры; поддержание 

теломеры; защита повторов от рекомбинации; создание ядерного компартмента, 

который участвует в репрессии некоторых генов; инактивация транскрипции 

повторенных последовательностей (потенциальная опасность).  
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Самостоятельная работа студентов (70 ч) 

Перечень занятий на СРС Объем, 

час 

Подготовка к экзамену  70 

 70 

 

5. Перечень учебной литературы 

 

5.1 Основная литература 

 

1. Коряков Д.Е., Жимулев И.Ф. Хромосомы. Структура и функции. Новосибирск: 

Изд-во СО РАН. 2009. 258 с. (50 экз.) 

2. Жимулев И.Ф. Общая и молекулярная генетика. – Новосибирск, Сибирское 

университетское издательство, 2003. (140 экз.) 
3. С. В. Разин, А. А. Быстрицкий. Хроматин: упакованный геном.  «Бином. Лаборатория 

знаний». 2009. С.  172 

4. Эпигенетика. ред. Закиян СМ, Власов ВВ, Дементьева ЕВ. Новосибирск: Изд-во СО 

РАН, 2012, С. 465-479 

 

5.2 Дополнительная литература 
• Эпигенетика под ред.  Под редакцией С. Д. Эллиса, Т. Дженювейна, Д. 
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L. Caparros. Epigenetics. Cold Spring Harbor Laboratory Press.  2007. • 502 pp. ISBN-10: 

0879698756) 

• Несса Кэри. Эпигенетика: как современная биология переписывает наши представления о 

генетике, заболеваниях. 2011. 

• Epigenetics. Second Edition. 2015  Editid by C. David Allis, Thomas Jenuwein, Marie-Laure Caparros, 

Danny Reinberg Cold Spring Harbor Laboratory Press, Cold Spring Harbor, Ney York  

• Telomeres. Second Edition. 2006 Editid by Titia de Lange, Elizabeth Blackburn Cold Spring Harbor 

Laboratory Press, Cold Spring Harbor, Ney York  

• Bernstein E, Hake SB. The nucleosome: a little variation goes a long way// Biochem Cell Biol. 2006. 

84:505-517. 

• Hansen JC, Connolly M, McDonald CJ, Pan A, Pryamkova A, Ray K, Seidel E, Tamura S, Rogge R, 

Maeshima K. The 10-nm chromatin fiber and its relationship to interphase chromosome organization // 

BiochemSoc Trans. 2018. 46:67-76. 

• Ohno M, Priest DG, Taniguchi Y.Nucleosome-level 3D organization of the genome // BiochemSoc Trans. 

2018.46:491-501. 

• Nozaki T, Imai R, Tanbo M, Nagashima R, Tamura S, Tani T, Joti Y, Tomita M, Hibino K, Kanemaki MT, 

Wendt KS, Okada Y, Nagai T, Maeshima K. // Dynamic Organization of Chromatin Domains Revealed by 

Super-Resolution Live-Cell Imaging. MolCell. 2017.67:282-293.e7. 

• Jiang C, Pugh BF. Nucleosome positioning and gene regulation: advances through genomics // Nat Rev 

Genet. 2009. 10(3):161-72. 

• Luger K, Dechassa ML, Tremethick DJ. New insights into nucleosome and chromatin structure: an ordered 

state or a disorderedaffair? // Nat Rev Mol Cell Biol. 2012. 

• Burgess RJ, Zhang Z.Histone chaperones in nucleosome assembly and human disease // Nat StructMol 

Biol. 2013. 20(1):14-22. 

• Das C, Tyler JK. Histone exchange and histone modifications during transcription and aging. // 

BiochimBiophysActa. 2013. 1819 (3-4):332-42. 

• Alabert C, GrothA.Chromatin replication and epigenome maintenance // Nat Rev Mol Cell Biol. 2012. 

13(3):153-67. 

• Alabert C, Jasencakova Z, Groth A. Chromatin Replication and Histone Dynamics // AdvExp Med Biol. 

2017. 1042:311-333. 

• Venkatesh S, Workman JL. Histone exchange, chromatin structure and the regulation of transcription. Nat 

Rev Mol Cell Biol. 2015. 16(3):178-89. 



• Talbert PB, Henikoff S. Histone variants on the move: substrates for chromatin dynamics // Nat Rev Mol 

Cell Biol. 2017. 18(2):115-126. 

• Zentner GE, Henikoff S. High-resolution digital profiling of the epigenome // Nat Rev Genet. 2014. 

15(12):814-27. 

• Rossetto D, Truman AW, Kron SJ, Côté J. Epigenetic modifications in double-strand break DNA damage 
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fibres without a 30-nm chromatin structure // EMBO J. 2012. 31(7):1644-53. 

• Ou HD, Phan S, Deerinck TJ, Thor A, Ellisman MH, O'Shea CC. ChromEMT: Visualizing 3D chromatin 

structure and compaction in interphase and mitotic cells // Science. 2017. 357(6349). 

• Hansen JC, Connolly M, McDonald CJ, Pan A, Pryamkova A, Ray K, Seidel E, Tamura S, Rogge R, 

Maeshima K. The 10-nm chromatin fiber and its relationship to interphase chromosome organization // 

BiochemSoc Trans. 2018. 46(1):67-76. 

• Luger K. Dynamic nucleosomes // Chromosome Res. 2006. 14(1):5-16. 

• Ea V, Baudement MO, Lesne A, Forné T. Contribution of Topological Domains and Loop Formation to 3D 

Chromatin Organization // Genes (Basel). 2015. 6(3):734-50. 

• Pueschel R, Coraggio F, Meister P.From single genes to entire genomes: the search for a function of 

nuclear organization.Development. 2016 Mar 15;143(6):910-23. 

• Razin SV, Ulianov SV. Gene functioning and storage within a folded genome // Cell MolBiolLett. 

2017.22:18. 

• Ulianov SV, Tachibana-Konwalski K, Razin SV. Single-cell Hi-C bridges microscopy and genome-wide 

sequencing approaches to study 3D chromatin organization // Bioessays. 2017. 39(10). 

• Nozaki T, Imai R, Tanbo M, Nagashima R, Tamura S, Tani T, Joti Y, Tomita M, Hibino K, Kanemaki MT, 

Wendt KS, Okada Y, Nagai T, Maeshima K. Dynamic Organization of Chromatin Domains Revealed by 

Super-Resolution Live-Cell Imaging // Mol Cell. 2017. 67(2):282-293.e7 

• Mirny LA. The fractal globule as a model of chromatin architecture in the cell // Chromosome Res. 2011. 

19(1):37-51. 

• Ong CT, Corces VG. Enhancer function: new insights into the regulation of tissue-specific gene expression 

// Nat Rev Genet. 2011. 12(4):283-93. 

• Calo E, WysockaJ.Modification of enhancer chromatin: what, how, and why? // Mol Cell. 2013. 49(5):825-

37. 

• Lam MT, Li W, Rosenfeld MG, Glass CK.Enhancer RNAs and regulated transcriptional programs // 

Trends Biochem Sci. 2014. 39(4):170-82. 

• Ong CT, Corces VG.CTCF: an architectural protein bridging genome topology and function // Nat Rev 

Genet. 2014.15(4):234-46. 

• Wang F, Higgins JM. Histone modifications and mitosis: countermarks, landmarks, and bookmarks // 

Trends Cell Biol. 2013. 23(4):175-84. 

• Filion GJ, van Bemmel JG, Braunschweig U, Talhout W, Kind J, Ward LD, Brugman W, de Castro IJ, 

Kerkhoven RM, Bussemaker HJ, van Steensel B. Systematic protein location mapping reveals five 

principal chromatin types in Drosophila cells // Cell. 2010. 143(2):212-24. 

• Ho JW, Jung YL, Liu T, Alver BH, Lee S, Ikegami K et al. Comparative analysis of metazoan chromatin 

organization // Nature. 2014. 512(7515):449-52. 

• Gerstein MB, Rozowsky J, Yan KK, Wang D, Cheng C, Brown JB, Davis CA et al. Comparative analysis 

of the transcriptome across distant species // Nature. 2014. 512(7515):445-8. 

• Iyer LM, Abhiman S, Aravind L. Natural history of eukaryotic DNA methylation systems // 

ProgMolBiolTransl Sci. 2011.101:25-104 

• Xie W, Schultz MD, Lister R, Hou Z, Rajagopal N, Ray P et al., Epigenomic analysis of multilineage 

differentiation of human embryonic stem cells // Cell. 2013. 153(5):1134-48. 

• Lev Maor G, Yearim A, AstG.The alternative role of DNA methylation in splicing regulation // Trends 

Genet. 2015. 31(5):274-80. 

• Baran Y, Subramaniam M, Biton A, Tukiainen T, Tsang EK, Rivas MA, Pirinen M, Gutierrez-Arcelus M, 

Smith KS, Kukurba KR, Zhang R, Eng C, Torgerson DG, Urbanek C; GTEx Consortium, Li JB, 

Rodriguez-Santana JR, Burchard EG, Seibold MA, MacArthur DG, Montgomery SB, Zaitlen NA, 

Lappalainen T. The landscape of genomic imprinting across diverse adult human tissues // Genome Res. 

2015 Jul;25(7):927-36. 

• Bahari G, Hashemi M, Naderi M, Sadeghi-Bojd S, Taheri M. Long non-coding RNA PAX8-AS1 

polymorphisms increase the risk of childhood acute lymphoblastic leukemia // Biomed Rep. 2018. 

8(2):184-190. 



• Kapusta A, FeschotteC.Volatile evolution of long noncoding RNA repertoires: mechanisms and biological 

implications // Trends Genet. 2014. 30(10):439-52. 

• http://www.biology.emory.edu/research/Corces/Research2.html 
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• https://tllab.org/2015/05/11/unequal-inheritance-of-gene-function-parental-gene-expression-across-human-

tissues 

 

5. Перечень учебно-методических материалов по самостоятельной работе 

обучающихся 
При подготовке к лекциям и экзаменам студенты могут использовать рекомендованные 

преподавателем литературные источники и Интернет-ресурсы, а также любую доступную 

справочную литературу, программное обеспечение и базы данных. 

Студенты имеют доступ к презентациям преподавателя, которые включают ссылки на 

оригинальные статьи, используемые при подготовке соответствующего материала.  

7 Перечень ресурсов информационно-телекоммуникационной сети «Интернет», 

необходимых для освоения дисциплины 

Для освоения дисциплины используются следующие ресурсы: 

-  электронная информационно-образовательная среда НГУ (ЭИОС); 

- образовательные интернет-порталы; 

- информационно-телекоммуникационная сеть Интернет.   

Взаимодействие обучающегося с преподавателями (синхронное и асинхронное) 

осуществляется через личный кабинет студента в ЭИОС, электронную почту, социальные 

сети.  

 

7.1 Современные профессиональные базы данных: 

- Геномный браузер USCS: http://genome.ucsc.edu/ 

- Эпигеномный браузер Encode:https://encodeproject.org/ 

-  

7.2. Информационные справочные системы 

Не используются 

8. Перечень информационных технологий, используемых при осуществлении 

образовательного процесса по дисциплине 

 

8.1 Переченьпрограммногообеспечения 

LibreOffice Writer, LibreOffice Impress, LibreOfficeCalc, 

Firefox, MS Word, GoogleChrome 

 

8.2 Информационные справочные системы 

Не используются 

9. Материально-техническая база, необходимая для осуществления образовательного 

процесса по дисциплине 

Для реализации дисциплины Генетика используются специальные помещения: 

1. Учебные аудитории для проведения занятий лекционного типа, промежуточной  

аттестации; 

2. Помещения для самостоятельной работы обучающихся; 

3. Учебные аудитории укомплектованы специализированной мебелью и 

техническими средствами обучения, служащими для представления учебной информации 

большой аудитории. 



Помещения для самостоятельной работы обучающихся оснащены компьютерной 

техникой с возможностью подключения к сети "Интернет" и обеспечением доступа в 

электронную информационно-образовательную среду НГУ. 

Материально-техническое обеспечение образовательного процесса по дисциплине 

для обучающихся из числа лиц с ограниченными возможностями здоровья 

осуществляется согласно «Порядку организации и осуществления образовательной 

деятельности по образовательным программам для инвалидов и лиц с ограниченными 

возможностями здоровья в Новосибирском государственном университете». 

10. Оценочные средства для проведения текущего контроля и промежуточной 

аттестации по дисциплине 

Перечень результатов обучения по дисциплинеЭпигенетические механизмы 

регуляции экспрессии генов генетика и индикаторов их достижения представлен в виде 

знаний, умений и владений в разделе 1. 

 

10.1 Порядок проведения текущего контроля и промежуточной аттестации по 

дисциплине 

Текущий контроль успеваемости: 

 

Текущий контроль осуществляется при помощи учета посещения лекций и 

консультаций, проводимых после лекций.  

 

Промежуточная аттестация: 

По окончании лекционного курса проводится экзамен в устной форме. 

 

Описание критериев и шкал оценивания индикаторов достижения результатов 

обучения по дисциплине Эпигенетические механизмы регуляции экспрессии генов 

Таблица 10.1  

Код 

компетенции 

Индикатор Результат обучения по 

дисциплине 

Оценочное 

средство 



 

Таблица 10.2 Критерии  оценивания результатов обучения 

Критерии  оценивания результатов обучения Шкала 

оцениван

ия 

Экзамен:  

– полнота понимания и изложения материала, умение приводить конкретные 

биологические примеры, подтверждающие общие генетические 

закономерности 

– точность и корректность применения терминов и понятий, 

– наличие исчерпывающих ответов на дополнительные вопросы, 

– При изложении ответа на вопрос(ы) экзаменационного билета обучающийся 

мог допустить непринципиальные неточности. 

Отлично 

ПК-3 ПК-3.1. Применяет 

теоретические и 

эмпирические модели 

при планировании и 

реализации научных 

исследований 

Знать: 

Основные механизмы 

дифференциальной 

экспрессии генов; 

Основные классы белков, 

участвующих в 

нуклеосомной и 

наднуклеосомной 

организации хроматина; 

Основные 

посттрансляционные 

модификации гистонов и их 

роль в организации 

хроматина и регуляции 

экспрессии генов; 

Основные типы хроматина, 

особенности их организации 

и генезиса; 

Разнообразие 

разновидностей малых 

регуляторных РНК, 

принципы их 

классификации, особенности 

процессинга. 

Механизмы регуляции 

экспрессии генов с участием 

коротких РНК. 

Основные 

экспериментальные 

подходы, применяемые в 

эпигенетике 

Уметь: 

анализировать современную 

научную литературу по теме 

курса. 

Владеть современной 

молекулярно-биологической 

терминологией, имеющей 

отношение к регуляции 

экспрессии генов, 

организации хроматина и 

малым регуляторным РНК. 

 

Экзамен 



Экзамен: 

– полнота понимания и изложения материала. Знание общих 

закономерностей, без приведения конкретных примеров, их подтверждающих 

– точность и корректность применения терминов и понятий генетики, 

– При изложении ответа на вопрос(ы) экзаменационного билета и 

дополнительные вопросы обучающийся мог допустить непринципиальные 

неточности. 

Хорошо 

Экзамен: 
– Знание базовых генетических закономерностей, без приведения конкретных 

примеров, их подтверждающих;  

– неточности в применении терминов и понятий при условии понимания 

общей идеи терминов и недопущении грубых ошибок в терминологии 

– наличие ответов на часть (не менее половины) дополнительных вопросов, 

 

Удовлетв

орительн

о 

Экзамен: 

– фрагментарное и недостаточное представление теоретического и 

фактического материала, не подкрепленное ссылками на научную литературу 

и источники, 

– непонимание причинно-следственных связей, 

– отсутствие осмысленности, структурированности, логичности и 

аргументированности в изложении материала, 

–  грубые ошибки в применении терминов и понятий, 

– отсутствие ответов на дополнительные вопросы 

Неудовле

тво-

рительно 

 

Типовые контрольные задания и иные материалы, необходимые для оценки 

результатов обучения 

 

Вопросы для подготовки к экзамену 

1. Что такое эпигенетика? Общие представления. 

2. «История» открытия эпигенетических механизмов, современные направления науки, называемой 

«эпигенетика».  

3. Общий обзор механизмов, обеспечивающих дифференциальную экспрессию генов. 

4. Консервативность эпигенетических механизмов у эукариот (обобщить по всем лекциям) 

5. Структура нуклеосомы. Структура коровых гистонов. Взаимодействие ДНК – нуклеосома. 

6. Варианты гистонов  

7. Пост-трансляционные модификации гистонов 

8. Методы изучения распределение белков в хроматине? Иммунопреципитация хроматина, DAM-ID 

9. Сборка-разборка нуклеосом. Гистоновыешапероны. 

10. Механизмы наследоваеия «гистонового кода» в процессе репликации 

11. Кратковременные и локальные  метки в хроматине (приветствуется привлечение сюда материалов из 

лекции про геномные картирования) 

12. АТФ-зависимый ремоделинг хроматина 

13. Уровни организации хроматина  

14. Пространственная организация хроматина в ядре и ее наследование в митозе (обобщить материал из 

лекции 3 и лекции 4)  

15. Энхансеры. Организация и механизмы работы  

16. Инсуляторы 

17. Хроматин при локус-специфической репрессии генов 

18. Формирование протяженных доменов репрессированного или активного хроматина 

19. Эпигеномика. Методологические подходы 

20. Эпигеномика. Проекты ENCODE и ModENCODE.   

21. Эпигеномика. Представление о хроматиновых доменах. 

22. Метилирование ДНК - направленная ковалентная модификация ДНК. Общие представления, 

встречаемость у разных эукариотических организмов. 

23. ДНК-метилтрансферазы 



24. Белки, распознающие метилированный и не метилированныйцитозины 

25. Деметилирование ДНК 

26. Распределение метилирования ДНК в геноме млекопитающих и его динамика в жизненном цикле 

27. Метилирование ДНК. Подходы к анализу 

28. Понятие конститутивногогетерохроматина. 

29. Функции конститутивногогетерохроматина 

30. Разнообразие типов малых регуляторных РНК эукариот, различающихся происхождением и способами 

процессинга  

31. Основные биологические активности малых регуляторных РНК 

32. Разнообразие вариантов воздействия малых регуляторных РНК на экспрессию генов-мишеней 

33. “Классическая” РНК-интерференция с расщеплением РНК-мишени: общая схема (первая и вторая 

стадии, вторичная РНК-интерференция, роль Ago белков) 

34. Индукторы РНК-интерференции – длинные двуцепочечные РНК: структура, происхождение 

35. РНК-интерференция, противовирусная защита и стабильность генома 

36. Основные способы взаимодействия микроРНК со своими мишенями 

37. Гены, транскрипция и процессинг микроРНК у животных 
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